Таблица 1. Количество гомологов при поиске с помощью программы BLASTP 
	Эукариоты
	Археи
	Бактерии

	12
	20
	9


Таблица 2. Результаты поиска гомологов с помощью программы PSI-BLAST
	№ итерации
	Эукариоты
	Археи
	Бактерии
	E-value

IF1A_PYRAB

	
	Кол-во
	Новые
	Новые
	Кол-во
	Новые
	Кол-во
	

	1
	11
	+
	+
	20
	+
	3
	1e-06

	2
	28
	+
	-
	22
	+
	119
	
3e-32

	3
	59
	+
	-
	20
	+
	132
	
2e-32

	4
	56
	-
	-
	21
	-
	157
	
2e-28


Новые: 
“+” означает, что на данной итерации появились новые гомологи,

“-”означает, что на данной итерации новых гомологов не появилось
Наблюдения:
1. Первая итерация является просто обычным поиском Blastp
2. PSI-BLAST имеет смысл использовать для поиска далёких гомологов белка. Далекие гомологи – это такие гомологи, у которых сохранилась похожими только функционально значимые участки. Такой поиск возможен  за счет построения профилей.
3. E-value для IF1A_PYRAB от одной итерации к другой изменяется из-за различия профилей, используемых при каждой итерации,  e-value после первого построения профиля и поиска по нему сильно уменьшается (3e-32 против 1e-06), поскольку до этого профиль не использовался. Затем e-value немного увеличивается из-за расширения выборки за счёт новых белков.
